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摘 要 
I 
 
摘 要 
    微型真核浮游生物是海洋生态系统的重要组成成分，同时在海洋经典食物链
和微食物网中发挥重要作用。该类群个体较小，对环境变化较为敏感，作为生产
者、消费者和分解者的微型真核浮游生物在海洋生态系统的生物地球化学过程和
生态健康评价等方面有着重要意义。本研究选择厦门岛近海海域和福建省泉州市
深沪湾为例，对目标海区进行微型真核浮游生物样品的釆集，运用变性梯度凝胶
电泳（DGGE）、克隆测序和高通量测序技术方法对微型真核浮游生物群落组成
和多样性进行研究，分析其时空分布和群落结构特征,揭示影响微型真核浮游生
物群落时空变动的主要环境因素。主要研究结果如下: 
1） 厦门岛近海海域水体环境条件较为复杂，各站位具有不同的环境特点，
东、南海域各站位受外海影响较大，具有较高的盐度；而西海域受九龙江冲淡水
的影响较明显，使该海域呈现较高的氮、磷浓度，而较低的盐度。同时北部海域
各站位水温显著偏高。由于受到不同的水体环境影响，多维尺度分析（MDS）
将 DGGE 所揭示的 12 个站位浮游生物群落分为东南海域站位、西海域站位和
北海域站位三组。然而，高通量测序结果则显示北海域 N2 和 N3 两个站位比
较特殊与其他站位差异显著。 
2） 高通量测序所揭示的厦门近海海域微型真核浮游生物物种丰富度远远超
过 DGGE 结果（大约高出两个数量级），但是通过两种方法都并未发现四个海
域站位间的物种丰富度和多样性指数存在显著差异。虽然 DGGE 实验中并没有
检测到硅藻，但是绿藻、桡足类、甲藻、隐藻、纤毛虫和硅藻是厦门近海海域的
优势类群。有趣的是，高通量测序结果显示厦门北海域 N2 和 N3 两站位的微
型真核生物群落明显区别于其他站位，检测到更多的原生动物和较少量的硅藻。
冗余分析（RDA）显示，温度和盐度是影响厦门海域优势真核微型浮游生物群
落的显著生态因子；然而，对于所有微型真核浮游生物种类来说，影响其群落结
构的环境因子较复杂。 
   3） 深沪湾微型真核浮游生物呈现出一定的季节变化和空间变化。浮游生物
群落结构在夏、秋两季有显著差异；秋季表层和底层群落组成无显著差异，夏季
由于受到海水分层的影响，表层、底层浮游生物群落差异显著。深沪湾水体的分
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层现象是由表层水温上升和底层的冷水入侵造成的。同样，表层水体环境因子在
春季和秋季呈现出一定季节性差异。冗余分析（RDA）显示温度是影响深沪湾
海域表层水体微型真核浮游生物群落结构的显著环境因子。 
   4） 克隆测序发现绿藻、桡足类、甲藻、纤毛虫和眼虫（裸藻）是深沪湾的
优势类群。深沪湾中赤潮物种的发现在一定程度上预示着赤潮爆发的潜在可能性。
总体而言，以分子方法为基础的群落组成分析可以评估水生态系统状况，并应用
于近岸养殖水体管理。本研究所运用的 DGGE、克隆测序等分子生物学方法操作
简单、分析周期短、成本低，重复性强。但是，现有的方法在不同程度上暴露出
一定局限性，在今后的研究中可以考虑将不同方法相结合，从不同的角度，相互
补充，发挥各自优势之处，共同对海洋生态系统中微型真核浮游生物进行探讨研
究。 
 
关键词: 微型真核浮游生物群落；变性梯度凝胶电泳；高通量测序；冗余分析；
时空变化；福建近海海域 
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Abstract 
Microeukaryotic plankton are important components of marine aquatic 
environments and play key roles in marine classical food chain and microbial food 
webs. Moreover, most microeukaryotic plankton assemblages, such as phytoplankton, 
are susceptible to environmental deterioration and pollution. Therefore, these 
microorganisms make ideal biomonitors to evaluate the ecosystem status of marine 
waters. As predators, producers, decomposer and parasites, the microeukaryotic 
microorganisms are significant important in the ecological functioning and process of 
biological marine ecosystems. It is therefore important to study the diversity in 
microeukaryotic communities to characterize both biogeochemical processes and 
marine ecosystem health. In this study, we examined the microeukaryotic plankton 
community composition, genetic diversity as well as their relationship with 
environmental factors in Xiamen offshore water and the Shenhu Bay, Fujian Province, 
southeast China, using PCR-DGGE (polymerase chain reaction-denaturing gradient 
gel electrophoresis), clone-based sequencing and Illumina MiSeq-based sequencing. 
The main results are as follows:  
1)  The environmental conditions of Xiamen island offshore water was complex, 
with each sampling stations displaying different characteristics. The southern and 
eastern stations were strongly influenced by the outside ocean with higher salinity. 
However, western stations were affected by the Jiulong River Estuary with higher 
nutrients concentrations and lower salinity. The northern sites showed higher water 
temperature than other sampling sites. The microeukaryotic plankton communities 
revealed by DGGE were divided into three groups (southeast, west and north group) 
by multidimensional scaling (MDS). However, the Illumina-based microeukaryotic 
plankton communities showed that both N2 and N3 sampling sites differed from other 
stations. 
2)  The high throughput sequencing revealed a much (approximately two orders of 
magnitude higher) higher species richness of the microeukaryotic community than 
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DGGE results in Xiamen offshore water, however there were no significant difference 
in species richness and diversity among the northern, eastern, southern or western 
stations based on both methods. In the present study, Copepoda, Ciliophora, 
Chlorophyta, Dinophyceae, Cryptophyta and Bacillariophyta (diatoms) were the 
dominant groups even though diatoms were not detected by DGGE. Our Illumina 
based results indicated that two northern communities (sites N2 and N3) were 
significant different from others in having more protozoa and fewer diatoms. 
Redundancy analysis (RDA) showed that both temperature and salinity were the 
significant environmental factors influencing dominant species communities, whereas 
the full microeukaryotic community appeared to be affected by a complex of 
environmental factors.  
  3)  In the Shenhu Bay, the microeukaryotic communities showed a significant 
seasonal variation between summer and autumn. Furthermore, the microeukaryotic 
communities from both surface and bottom waters did not show significant difference 
in autumn, however it displayed a significant difference in summer due to vertical 
stratification caused by surface heating from the hot weather inside of the bay and 
upwelling-forced cold water intrusions driven by southwest wind from the Taiwan 
Strait. Environmental parameters displayed obvious seasonal characters between 
summer and autumn. Redundancy analysis (RDA) displayed that temperature was the 
most significant environmental factors influencing seasonal patterns of the dominant 
microeukaryotic communities in Shenhu Bay. 
  4)  In total, Chlorophyta, Copepoda, Dinophyceae, Ciliophora and Euglenozoa 
were found to be dominant groups revealed by PCR-DGGE in the Shenhu Bay. The 
detection of red tide species indicated a potential possibility of red tide occurrence in 
this bay. It appeared that the molecular techniques based on community level could 
evaluate the possibility of red tide occurrence and guide the management of coastal 
water mariculture. The molecular techniques used in our study such as DGGE, 
cloned-sequencing are characterized by simple operation, less time consuming, low 
cost and better repeatability. However, with the appearence of new techniques, the 
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present methods gradually start to show some drawbacks and shortcomings in 
different degree. In order to make full use of different method advantages and make 
accurate analysis, we should combine different techniques together to explore the 
microeukaryotic plankton communities in marine system in the future studies. 
 
Key words: Microeukarytic plankton community; DGGE; High throughput 
sequencing; Redundancy analysis; Spatio-temporal variation; Fujian coastal sea 
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第 1 章 绪 论 
1.1 海洋微型浮游生物概述 
地球上海洋面积极为广阔，约 3.6 亿平方千米，占地球总表面积的 71%。全
球 97% 的水源都存在于海洋之中（Barnes & Hughes，1999）。广阔的海域面积
孕育着丰富的生物资源，从简单低等的原核细菌到形体庞大的哺乳类动物，丰富
多样的海洋生物构成了一个特殊而稳定的生态系统并蕴藏着巨大的生物资源，据
估计至少 100 万种动植物生活在海洋环境中（张偲等，2010）。海洋微型真核浮
游生物是海洋生物中极为重要、特殊的类群，由于缺少运动器官只能被动地漂浮
于水体中的一类生物。由于研究方法所限，在很长一段时间内人们忽视对其研究，
更没有意识到它们对于生物进化理论和全球生态系统的意义（袁洁，2006）。微
型真核浮游生物类群具有个体较小，多样性极高，数量巨大，分布广泛和代谢活
动旺盛的主要特点；并且在各层次的海洋生态系统中都占有重要地位（Anjusha et 
al., 2013; Wang et al., 2014）。该类群不但是海洋微型生物食物环和传统食物链的
组成部分，同时也对海洋能量代谢和生物地球化学循环发挥着极为重要的关键作
用。因此被认为海洋里名副其实的第一“大户”（钟瑜和黄良民,2008）。 
 
1.1.1 海洋微型真核浮游生物主要特征 
第一，海洋微型真核浮游生物体积较小，直径一般不超过 200 μm，通常为
单细胞生物（个别聚集一起生长），需要借助显微镜才能进行有效观测。细胞个
体较小则表面积与体积比值较大，对外界环境变化较敏感。如赤潮藻类原甲藻 
（Prorocentrum micans Ehrenberg）和隐藻（Cryptomonas sp.）对水体中磷和铁浓
度变化较为敏感，不同浓度的组合条件下生长速率、世代时间有着明显差异（翁
焕新等，2006）。海洋微型真核浮游生物的研究进展与现代化观测和实验技术的
进步紧密相关（宁修仁，1997a）。随着显微观测技术和分子生物学技术的不断革
新，如：电镜，荧光显微镜，PCR，同位素分析和高通量测序等技术，使得海洋
微型浮游生物的研究朝着准确化和精细化的方向发展。 
第二，海洋微型真核浮游生物数量大并且分布广泛。尽管个体微小，质量轻，
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但该类群生物数量巨大，约占海洋总生物量的 90%（汪品先，2010）。海洋微型
真核浮游生物不但数量大而且分布范围也极为广泛，从大洋深处到沿岸近海，从
寒冷的极地到炎热的赤道海域，从富营养海区到寡营养海区，它们的踪迹几乎无
处不在，是海洋生物家族中最重要成员之一，为维持生态系统平衡发挥承上启下
的关键作用（白晓歌，2010）。 
第三，海洋微型真核浮游生物种类繁杂、多样性极高。虽然目前仍以形态分
类方面研究为主，但由于种类繁多，难于对该类群从形态特征上进行准确的鉴定
分类，不少类群的分类位置仍然存在争议。然而随着分子生物学手段在分类上的
普遍运用，出现了许多新的门类，导致与原有的分类系统形成一定差异。同时由
于缺乏有效的培养方法，微型真核浮游生物类群较难分离培养。实际上，自然界
中大部分微型真核浮游生物仍未能被人类进行分离培养，在 NCBI 数据库中存在
大量未获得培养物种的序列（李绿砚，2010），本文的研究也发现了大量的尚未
获得培养的种类。即便是在一些已经获得培养的某一物种中，在不同培养条件下
也会出现形态特征差异。 
 
1.1.2 海洋微型真核浮游生物界定和主要类群 
海洋浮游生物由于种类繁杂，而且分布于已知分类系统中几乎所有的分支，
所以使得微型浮游生物的界定工作存在一定难度。根据浮游生物粒径大小进行划
分是被公认为界定浮游生物一种直接、有效的手段。Sieburth et al.（1978）按照
粒径大小将浮游生物分为如下七个类别  ① < 0.2 μm，超微型浮游生物
（Femtoplankton），如：病毒。② 0.2-2 μm， 微微型浮游生物（Picoplankton），
包括：蓝藻、原生藻类、古细菌和细菌等。③ 2-20 μm，微型浮游生物 
（Nanoplankton），包括：微型藻类和部分鞭毛类原生动物。④ 20-200 μm，小型
浮游生物（Microplankton），如：小型藻类，鞭毛和纤毛类原生动物。⑤ 0.2-20 mm，
中型浮游生物（Mesoplankton），如：栉水母、桡足类、枝角类和毛颚类。⑥ 2-20 
cm, 大型浮游生物（Macroplankton）, 如：糠虾、磷虾、端足类、鱼类幼体和较
大的水母类。⑦ 20-200 cm，巨型浮游生物（Megaplankton）包括：大型水母，
被囊类（火体虫、纽鳃樽）。虽然许多浮游生物都集中在（Nanoplankton）级别上，
但是它不能完全反应海洋微型浮游生物多样性的情况（吴术辉，2007）。Porter et 
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